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Executive Summary 
Macquarie perch, Macquaria australasica, is a 
freshwater fish species which is endemic to 
Australia and distributed throughout a number 
of river systems in south eastern Australia, 
including Victoria. The species is listed as 
endangered and efforts have been made to 
conserve the species, including the use of 
hatchery‐produced seedstock to replenish 
depleted populations. There is increasing interest 
in using stock enhancement to create new 
recreational fisheries for the species. 
In support of a new stocking program, a study 
was undertaken to describe the genetic structure 
of Macquarie perch populations in Victorian 
waters.    
The present study investigated genetic diversity 
within and between Victorian populations of 
Macquarie perch from the Buffalo River, 
Holland’s Creek, Lake Dartmouth, Hughes Creek 
and Yarra River using microsatellite DNA 
markers. A total of eight markers were analysed 
for 119 individuals. The results suggest that: 
• Relatively low levels of genetic diversity 
were observed among populations 
• There are two different genetic clusters (i.e. 
stocks) of Macquarie perch among the 
samples analysed 
o Cluster 1 was predominantly present in 
samples from the Buffalo River, 
Holland’s Creek and Hughes Creek 
o Cluster 2 was predominantly present in 
Lake Dartmouth. 
o Populations from Lake Dartmouth and 
Yarra River contain individuals in both 
cluster 1 and cluster 2. 
Lake Dartmouth and Yarra River populations 
showed higher levels of genetic diversity than 
did the other populations. However, 
heterozygote deficits are also present in these 
two populations. This could be due to mixing of 
different stocks such as historical migration(s) in 
the case of Lake Dartmouth, and translocations in 
the case of Yarra River. 
The results of this study indicate that broodstock 
can be sourced from Yarra River to enable 
genetically compatible stocking to be undertaken 
in Buffalo River, Holland’s Creek, King Parrot 
Creek and Hughes Creek. Broodstock from Lake 
Dartmouth could also be used, although a lower 
proportion of fish in this lake are genetically 
compatible. Genetic typing of broodstock is 
recommended to ensure stocking programs are 
sympathetic to the genetics of the local 
Macquarie perch population. 
The presence of the two distinct genetic clusters 
in Macquarie perch populations in Victoria has 
implications for the management of this species 
both from a conservation perspective and from a 
fisheries perspective. As maintaining genetic 
diversity in Macquarie perch populations is 
crucial, management strategies need to be based 
around maintaining the genetic integrity of this 
species. This requires the management of 
Macquarie perch populations to be based on the 
two genetic clusters identified in this study.  
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Introduction  
Macquarie perch, Macquaria australasica Cuvier, 
(Percichthyidae) was once widespread 
throughout the more southerly tributaries of the 
Murray‐Darling Basin (MDB) (Cadwallader and 
Backhouse 1983; Harris and Rowland 1996).  
Today, the species distribution in the MDB is 
restricted to small fragmented populations in the 
headwaters of the Lachlan, Murrumbidgee, 
Murray, Mitta Mitta, Ovens and Goulburn Rivers 
(Lintermans 2007). Macquarie perch are also 
known to occur east of the Great Dividing Range 
(GDR) in the Hawkesbury‐Nepean, Georges and 
Shoalhaven Rivers (Harris and Rowland 1996).  
The decline in Macquarie perch’s distribution 
and abundance in the MDB has been attributed 
to a range of factors including: 
• Habitat degradation (including through 
siltation, river management works, poor 
water quality) 
• Barriers that restrict movement 
• Increased competition with introduced 
species 
• Overfishing  
• Disease (Ingram et al. 1990; Ingram et al. 2000; 
Lintermans 2007). 
State and national recovery plans have been 
prepared or are being developed for Macquarie 
perch (Moore et al. 2009). 
A range of genetic studies have been conducted 
on Macquarie perch populations in the MDB and 
in the eastern rivers. Dufty (1986) used allozyme 
loci and Faulks et al. (2010) used mitochondrial 
DNA (mtDNA) to differentiate between east 
coast and MBD populations of Macquarie perch. 
These studies suggest Macquarie perch in the 
eastern rivers are morphologically and 
genetically different from fish in the MDB west of 
the Great Dividing Range.  
Genetic studies have also been undertaken on 
Macquarie perch populations within the MDB. 
Faulks et al. (2010) found high levels of genetic 
differentiation populations (FST=0.84, P< 0.001) 
within the MDB, with distinct populations in the 
Lachlan and Murrumbidgee‐Murray catchments. 
Farrington et al. (2009) used microsatellite loci to 
examine genetic structure of populations of 
Macquarie perch in the upper Murrumbidgee 
River. This study revealed relatively low levels of 
genetic diversity within populations, but high 
levels of genetic differentiation between 
populations.   
Macquarie perch is an important target species 
for recreational anglers (Cadwallader and 
Backhouse 1983; Harris and Rowland 1996). 
Throughout the 1980s and 1990s, Macquarie 
perch was the subject of captive breeding 
programs in both NSW and Victoria that aimed 
to re‐establish populations in the wild through 
stocking (Ingram et al. 1990; Ingram et al. 2000).  
In 2008, Fisheries Victoria initiated a program to 
create new recreational fishing opportunities for 
the species through captive breeding (Fisheries 
Victoria 2008; Ho and Ingram 2010).   
Maintaining genetic integrity of wild populations 
of Macquarie perch is an important consideration 
for stocking programs. The present study was 
undertaken to describe the genetic structure of 
Macquarie perch populations in Victorian waters. 
Results from this study will be used to inform the 
management of Macquarie perch populations in 
Victoria through stocking programs. 
 
 
 Genetic diversity of Macquarie perch 
2 
Material and Methods 
Samples 
A total of 282 fin‐clip samples of Macquarie 
perch were provided to BioSciences Research 
Division by the Department of Sustainability and 
Environment (DSE) (Arthur Rylah Institute for 
Environmental Research) in December 2010. 
Samples were received in individual tubes of 
absolute ethanol. Fin‐clips (small amount of 
tissue taken from the fins of Macquarie perch) 
from 196 fish were used in the present study.   
These samples were obtained from:  
• The MDB north of the Great Dividing Range: 
o Buffalo River (n=3) 
o Holland’s Creek (n=11) 
o Lake Dartmouth (n=56) 
o King Parrot Creek (n=51) 
o Hughes Creek (n=24) 
• The Yarra River where a translocated 
population has established (n=54) (Figure 1). 
Laboratory procedures 
Total genomic DNA was extracted using the 
DNEasy 96 Blood and Tissue Kit (QIAGen, USA). 
DNA was diluted to ~5‐10 ng/μl and stored at      
‐20°C until required. 
A total of 18 pairs of primers (see Appendix 1) 
developed for Murray cod by Rourke et al. (2007) 
were tested for suitable application (Table 1; 
Appendix 1). 
For each sample, three different multiplex PCR 
were conducted using different combinations of 
primers. PCR was conducted at a total of 10 μL 
volume, containing of ~10‐20 ng of DNA 
template, 1 x ImmoBuffer, 0.275 mM of dNTPs, 
0.05 units of Immolase. Primer concentration 
varied from 0.16 to 0.64 μM (Table 1).  
 
 
Figure 1. Map showing the sampling sites (shown in red) for Macquarie perch samples analysed in the 
present study. 
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The thermal cycling conditions were as follows:  
• An activation step at 95°C for 15 min 
• Followed by  
o 30 cycles of 94°C for 30 sec 
o 57°C for 90 sec 
o 72°C for 60 sec 
• Then a final extension at 72°C for 10 min then 
held at 4°C. 
Data analysis 
Microsatellite Tool Add‐in for Excel (Park, 2001) 
was used to convert data into an Excel file of 
different formats suitable for the statistical 
software packages that were used. 
MICROCHECKER was used to test for the 
presence of null alleles, stuttering and large allele 
dropout (van Oosterhout et al. 2004) 
GENEPOP 4.0 (Raymond and Rousset 1995) was 
used to test genotypic distributions for 
conformance to Hardy–Weinberg expectations, 
and to test the loci for genotypic disequilibria. 
ARLEQUIN 3.11 (Schneider et al. 2000) was used 
to estimate observed (Ho) and expected (He) 
heterozygosities. Number of alleles at each locus 
of each sample and allele richness were estimated 
using FSTAT version 2.9.3 (Goudet 2001). 
Levels of genetic differentiation were assessed 
using the estimates of pairwise FST as 
implemented in GENEPOP 4.0. Statistical 
significance of FST was assessed using G‐based 
exact tests for genotypic differentiation, with 
results combined across loci. Sequential 
Bonferroni adjustments (Rice 1989) were applied 
to correct for the effect of multiple tests. 
The program STRUCTURE version 2.2 (Pritchard 
et al. 2000) was used to determine the most likely 
number of genetic clusters (k) in conjunction with 
the procedures described by Evanno et al. (2005). 
The program also enabled the estimation of the 
fractional memberships of each individual in 
each cluster (Q). Five independent runs for each k 
between 1 and 8 were undertaken, using the 
admixture model and correlated allele 
frequencies. Five runs were performed using a 
burn‐in time of 200,000 followed by 200,000 
iterations. 
SPAGeDi 1.3 were used to determine whether 
evolution of alleles contributed in a concerted 
fashion to genetic differentiation (Hardy et al. 
2003) between the two clusters. A significant 
result (RST significantly larger than permuted RST, 
i.e. pRST) suggests that mutations contributed to 
genetic differentiation over and above genetic 
drift alone, implying processes acting over an 
evolutionary time scale. 
 
Table 1. Microsatellite loci from Rourke et al. (2007) used in the present study. 
Locus  Fluorescent 
dye 
PCR pool  Primer 
concentration 
(μM) 
Mpe2.B02  VIC  1  0.16 
Mpe2.C12  NED  1  0.32 
Mpe1.B10  PET  1  0.48 
Mpe1.A07  NED  1  0.32 
Mpe2.F01  6‐FAM  1  0.64 
Mpe2.D11  VIC  2  0.16 
Mpe3.G04  PET  2  0.32 
Mpe2.G01  VIC  3  0.16 
 Genetic diversity of Macquarie perch 
4 
Results 
Hardy‐Weinberg equilibrium and 
within sample diversity 
A total of 47 alleles were detected at eight loci 
among 148 individuals. Allele frequencies in the 
six populations of Macquarie perch tested in this 
study are presented in Appendix 2.  
FIS is a measure of levels of individual inbreeding 
within subpopulations. When it is negative, 
individuals in a subpopulation are generally 
more heterozygous than expected at HWE and 
when FIS is positive there are too many 
homozygotes compared to HWE. Micro‐Checker 
detected possibility of the presence of null alleles 
in three loci: Mpe1.A07, Mpe1.B10 and 
Mpe3.G04. However, no loci showed evidence of 
null alleles when examining sample‐by‐locus FIS 
values (Table 2), i.e. homozygous excess was 
present in several but not all populations. 
Exact tests for genotypic linkage disequilibrium 
revealed no significant deviations for all 168 
comparisons (P> 0.05).  
Within population diversity indices are 
presented in Table 3. Exact tests for all loci 
showed significant deviation from Hardy‐
Weinberg equilibrium in two populations: Lake 
Dartmouth and Yarra River (P<0.001). 
Heterozygote deficits were observed in: 
o Lake Dartmouth population at locus 
Mpe1.A07 
o Yarra River population at loci Mpe1.A07, 
Mpe1.B10, Mpe2.B02 and Mpe3.G04. 
Population genetic structure 
Global FST of all samples was 0.103 and global 
test for population differentiation were highly 
significant among all samples (P < 0.05). Pair‐
wise FST estimates and level of significance for all 
sample pairs are presented in Table 3.  
Fourteen out of 15 possible comparisons were 
significant. 
Analysis of the data following the procedures of 
Evanno et al (2005) indicated that they were two 
distinct genetic clusters across the six Macquarie 
perch populations tested.  
The results showed that individuals from Buffalo 
River, Holland’s Creek, King Parrot Creek and 
Hughes Creek populations were from one cluster 
(Cluster 1, red in Figure 2). Across these 
populations the proportion of individuals 
belonging to Cluster 1 was very high (average 
values ranged from 0.961 to 0.988; Table 4).  
Individuals from the Lake Dartmouth population 
formed another cluster (Cluster 2, green in Figure 
2). Membership of Cluster 2 in the Lake 
Dartmouth population was 0.831, while several 
individuals from the Lake Dartmouth population 
were assigned to Cluster 1. 
The Yarra River population contained 
individuals from both genetic clusters in similar 
proportions (0.454 from Cluster 1 and 0.546 from 
Cluster 2). 
When we grouped individuals into Cluster 1 and 
Cluster 2, the RST – pRST per mutation tests for 
these two clusters showed a significant results 
(P<0.001) at locus Mpe1.A07. 
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Table 2. Locus‐by‐sample FIS values   
Buffalo River Holland’s Creek Lake Dartmouth King Parrot Creek Hughes Creek Yarra River 
Locus 
P-val FIS P-val FIS P-val FIS P-val FIS P-val FIS P-val FIS 
Mpe1.A07 -  1.000 0.000 <0.001 0.238 1.000 0.023 1.000 -0.046 <0.001 0.215 
Mpe1.B10 0.201 1.000 1.000 0.000 0.113 0.123 1.000 -0.087 1.000 -0.046 0.002 0.475 
Mpe2.B02 1.000 -0.333 0.109 0.002 0.472 -0.134 1.000 -0.020 0.552 -0.211 0.003 -0.155 
Mpe2.C12 -  -  0.234 0.045 1.000 -0.005 1.000 -0.070 1.000 -0.053 
Mpe2.D11 0.208 0.600 0.849 0.004 0.252 -0.052 0.290 -0.073 0.641 -0.083 0.666 -0.062 
Mpe2.F01 -  1.000 0.000 0.766 -0.055 1.000 -0.010 0.127 0.471 0.421 -0.151 
Mpe2.G01 -  1.000 0.000 0.334 -0.196 <0.001 0.212 <0.001 0.672 0.060 0.136 
Mpe3.G04 0.205 0.500 0.751 0.007 1.000 -0.015 0.428 0.074 0.089 0.186 <0.001 0.261 
 
Table 3.Observed (Ho) and expected (He) heterozygosities, average number of alleles per locus (An) and 
allele richness in each population 
Population  He  Ho  An  Ar 
Buffalo River  0.300  0.1667  1.75  1.75
Holland’s Creek  0.372  0.3864  2.75  1.95
Lake Dartmouth  0.444  0.4429  4.25  2.28
King Parrot Creek  0.442  0.4265  3.13  2.14
Hughes Creek  0.394  0.3447  3.25  2.13
Yarra River  0.448  0.4190  4.63  2.30
 
Table 4. Estimates of pairwise FST for six populations of Macquarie perch. Asterisk (*) denote 
significant genotypic differentiation of population pairs. 
  Buffalo 
River 
Holland’s 
Creek 
Lake 
Dartmouth 
King Parrot 
Creek 
Hughes 
Creek 
Holland’s Creek  ‐0.005         
Lake Dartmouth  0.1398*  0.0929*       
King Parrot Creek  0.1294*  0.0918*  0.1578*     
Hughes Creek  0.0720*  0.0710*  0.1612*  0.0901*   
Yarra R.  0.0918*  0.0447*  0.0210*  0.1058*  0.1223* 
 
 
 
 
 
 
 
 
Figure 2. Proportional membership (Q) of each individual of Macquarie perch in the two clusters 
identified by STRUCTURE in each of the populations examined. X‐axis: 1 = Buffalo River (n=3), 2 = 
Holland’s Creek (n=11), 3 = Lake Dartmouth (n=56), 4 = King Parrot Creek (n=51), 5 = Hughes Creek 
(n=24), 6 = Yarra River (n=54). 
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Table 5. Average proportion of membership of each Macquarie perch population in each of the two 
clusters identified by STRUCTURE. 
ID 
Figure 2 
Sample  Cluster 1 
(red in Figure 2) 
Cluster 2 
(green in Figure 2) 
1  Buffalo River  0.977  0.023 
2  Holland’s Creek  0.961  0.039 
3  Lake Dartmouth  0.169  0.831 
4  King Parrot Creek  0.988  0.012 
5  Hughes Creek  0.982  0.018 
6  Yarra River  0.454  0.546 
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Discussion  
The level of genetic diversity in Macquarie perch 
population across six populations in Victoria is 
relatively low. By analysing eight microsatellite 
markers in 199 Macquarie perch individuals this 
study found: 
• Average heterozygosity ranged from 0.300 to 
0.448 
• Allele richness ranged from 1.75 to 2.30.  
DeWoody and Avise (2000) reported that 
average heterozygosity and number of alleles 
per locus for freshwater fish, in general, were 
0.46 and 7.4, respectively. In comparison, for 
Macquarie perch populations in the upper 
Murrumbidgee River, Farrington et al. (2009) 
estimated heterozygosity and allele richness of 
0.25–0.55 and 2.4–3.8.  
The low levels of genetic diversity identified in 
this study may be attributed to many factors. 
Over the past decade, drought in Victoria has 
affected water flows, water quality and habitat in 
many unregulated rivers which contain 
Macquarie perch populations. These conditions 
may have further acted to reduce genetic 
diversity in the affected Macquarie perch 
populations. Indeed, the lack of adequate water 
flow affected the distribution of Macquarie perch 
within the Demonstration Reach of Holland’s 
Creek as above ground water ceased flowing in 
this creek in April, 2008 (Raymond et al. 2008). 
While Faulks et al. (2010) found genetically 
distinct populations of Macquarie perch in the 
Lachlan and Murrumbidgee‐Murray River 
catchments, this study found two genetically 
distinct groups of Macquarie perch in the six 
water‐bodies examined:   
• Macquarie perch in the Buffalo River, 
Holland’s Creek, King Parrot Creek and 
Hughes Creek form a distinct genetic group 
(first genetic cluster).  
• The majority of individuals from Lake 
Dartmouth form a second genetic group 
(second genetic cluster). 
The Macquarie perch population in the Yarra 
River is unusual, as it contains approximately 
equal proportions of fish from both genetic 
groups (admixed). The high levels of admixture 
observed in the Yarra River population could be 
due to historical translocations (Cadwallader 
1981).   
While the majority of the Lake Dartmouth 
Macquarie perch population belonged to the 
second genetic cluster, this population is also 
admixed. A small proportion of fish in this 
population were from the first genetic cluster. 
The presence of both clusters at Lake Dartmouth 
is surprising due to the fact that there are no 
records of translocations at this site. One 
explanation could be that uni‐directional 
migration occurred in the past between the 
Goulburn River catchment (i.e. before damming) 
and Lake Dartmouth and the genetic heritage of 
this migration is still present in the population 
today.   
The RST – pRST per mutation tests for the two 
clusters showed a significant results (P<0.001) at 
locus Mpe1.A07. This indicates that the genetic 
split between the two clusters corresponds with a 
microsatellite‐evolutionary at this locus rather 
than a shorter drift time scale. Note that this 
locus has not been examined in previous studies 
on Macquarie perch. 
The presence of the two distinct genetic clusters 
in Macquarie perch populations in Victoria has 
implications for the management of this species 
both from a conservation perspective and from a 
fisheries perspective.  
As maintaining genetic diversity in Macquarie 
perch populations is crucial management 
strategies need to be based around maintaining 
the genetic integrity of this species. This requires 
the management of Macquarie perch populations 
to be based on the two genetic clusters identified 
in this study.  
It should be noted that two management groups 
indentified in this study is based on the genetic 
analysis on eight microsatellite markers in 199 
individuals from six water bodies only. Analysis 
of more individuals, other populations and more 
microsatellite markers, may help to further 
understand the structure of Macquarie perch 
populations in Victoria. 
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For both conservation outcomes and to develop 
recreational fisheries, Macquarie perch bred in 
captivity are released into water bodies to build 
population numbers. The selection of fish for 
stocking should consider both: 
• The genetic constitution of the fish in the 
receiving waters  
• The genetic composition of the brood stock 
(the source of the new fish). 
Mixing of different genetic “types” in natural 
populations should be avoided.  
This can be difficult in practice as broodstock are 
often sourced from large populations where 
numbers of fish can be collected easily and the 
population is not adversely affected by the loss of 
these fish. 
An example of this dilemma is Holland’s Creek 
which has been stocked in the past with fish 
derived from broodstock originating from Lake 
Dartmouth. The genetic analysis conducted in 
this study indicates that the Yarra River and not 
Lake Dartmouth would be a more compatible 
large population from which to source fish.  
For future stocking programs in Holland’s Creek, 
it is recommended that genetic markers are used 
to identify suitable individuals from the Yarra 
River population as potential broodstock.  
It is advisable to conduct a series of experiments 
to understand the difference of fish between the 
two clusters; for example, mating fish between 
the two clusters to assess the level of 
reproductive compatibility, or stocking fish from 
both clusters into a water body to examine their 
the adaptability. 
Also an issue for restocking program is the 
survival of the stocked fish. While the number of 
individuals analysed from Holland’s Creek is 
small (n=11), the results of this study suggest that 
Holland’s Creek harbours only one “type” of 
Macquarie perch (Cluster 1), which does not 
align with the predominate genetic type of the 
fish that where stocked into it (majority of which 
came from Cluster 2). Reports of a small number 
of fish being caught from this creek are an 
indication that this population is small. 
Restocking has not been as effective as expected 
to replenish the population. Impacting factors 
could be manyfold, including genetic (i.e. 
introduced fish do not adapt well in the 
environment of the receiving population) or 
environment (i.e. water quality and quantity in 
Holland’s Creek could have changed to make it 
disadvantageous to Macquarie perch). 
The results of this study indicate that broodstock 
can be sourced from Yarra River to enable 
genetically compatible stocking to be undertaken 
in Buffalo River, Holland’s Creek, King Parrot 
Creek and Hughes Creek. Broodstock from Lake 
Dartmouth could also be used, although a lower 
proportion of fish in this lake are genetically 
compatible. Genetic typing of broodstock is 
recommended to ensure stocking programs are 
sympathetic to the genetics of the local 
Macquarie perch population. 
Overall, findings from the present study have 
provided some useful insights into genetic 
diversity of Macquarie perch, an endemic species 
which is threatened.  
Devising methods for conservation, however, 
depends on a number of factors of which genetics 
is only one facet; as such there is a need for a 
holistic and practical approach to achieve the 
conservation objectives more effectively.  
The present study is limited to a small number of 
markers and individuals and an expansion of its 
scope is warranted.  
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Appendix 1 
List of loci developed by Rourke et al. (2007) that were tested in the 
present study 
Locus  Scoreable 
microsatellite 
Mpe2.E03  No 
Mpe2.C12  Yes 
Mpe1.D01  Yes 
Mpe1.A07  Yes 
Mpe2.G12  No 
Mpe2.D07  No 
Mpe2.B02  Yes 
Mpe2.G01  Yes 
Mpe2.D08  Yes* 
Mpe2.B01  No 
Mpe1.H08  No 
Mpe1.G03  No 
Mpe1.C11  No 
Mpe1.D11  Yes 
Mpe3.G04  Yes 
Mpe1.B10  Yes 
Mpe2.F08  No 
Mpe2.F01  Yes 
*: Primers for this locus are not available for mass screening at the time of the experiment 
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Appendix 2 
Allele frequencies at eight microsatellite loci of seven samples of 
Macquarie perch 
 
Locus/ Populations 
Allele 
Buffalo 
River 
Hollands 
Creek 
Lake 
Dartmouth 
King Parot 
Creek 
Hughes 
Creek 
Yarra 
River 
 N=3 N=11 N=56 N=51 N=24 N=54 
Mpe1A07       
258   2.68   4.63 
260  36.36 8.04 46.08 31.25 22.22 
264 100.00 59.09 5.36 53.92 68.75 17.59 
266  4.55     
288   1.79    
292   1.79    
296   14.29   13.89 
300   58.04   38.89 
302   8.04   2.78 
       
Mpe1B10       
171  4.55 1.85  6.25 1.85 
179 66.67 90.91 87.04 91.18 93.75 92.59 
185 33.33 4.55 11.11 8.82  5.56 
       
Mpe2B02       
150      1.85 
154 66.67 72.73 75.00 67.65 81.25 60.19 
156 33.33 27.27 25.00 32.35 18.75 37.96 
       
Mpe2C12       
138    0.98   
158  4.55 6.25  8.33  
166    0.98  4.63 
168 100.00 95.45 86.61 98.04 91.67 91.67 
170   7.14   1.85 
172      1.85 
       
Mpe2D11       
171 33.33 31.82 22.32  43.75 10.19 
173    0.98  6.48 
175   8.04 35.29  10.19 
177   4.46   0.93 
179  4.55 12.50 1.96 8.33 7.41 
181 16.67 9.09 7.14  6.25 6.48 
183 50.00 54.55 25.89 22.55 22.92 41.67 
185   8.04 39.22 16.67 8.33 
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187   7.14  2.08 8.33 
191   1.79    
197   2.68    
       
Mpe2F01       
287 100.00 77.27 67.86 79.41 91.67 78.70 
289  22.73 32.14 20.59 8.33 21.30 
       
Mpe2G01       
134    4.90  2.78 
140    12.75 21.74 4.63 
170  13.64 16.96 29.41 13.04 15.74 
172 100.00 86.36 83.04 52.94 65.22 76.85 
       
Mpe3G04       
326      1.85 
328      1.85 
330 66.67 68.18 66.07 24.51 14.58 62.04 
332 16.67 18.18 26.79 23.53 50.00 30.56 
334  4.55 5.36 26.47 12.50 2.78 
336    0.98 8.33 0.93 
338     6.25  
356 16.67 9.09 1.79 24.51 4.17  
358     4.17  
       
 
 
